Pola Pertumbuhan dan Identifikasi Genetik Turbo setosus Gmelin, 1791 [Turbinidae, Gastropoda] by Saleky, Dandi et al.
 
 
Jurnal Kelautan Tropis November 2020 Vol. 23(3):305-315  P-ISSN : 1410-8852   E-ISSN : 2528-3111 
 
*) Corresponding author     Diterima/Received : 03-04-2020, Disetujui/Accepted : 30-07-2020  
www.ejournal2.undip.ac.id/index.php/jkt DOI: https://doi.org/10.14710/jkt.v23i3.7514 




Dandi Saleky1, Febriyani Eka Supriyatin2, Muhammad Dailami2* 
 
1Jurusan Manajemen Sumberdaya Perairan, Universitas Musamus 
Jl. Kamizaun Mopah Lama, Merauke, 99600, Indonesia 
2Program Studi Budidaya Perairan, Fakultas Perikanan dan Ilmu Kelautan, Universitas Brawijaya  





Growth Pattern and Genetic Identification of Turbo setosus Gmelin, 1791 [Turbinidae, Gastropod] 
 
Morphological dan genetic identification is an essential part of biology and ecological study. 
Environmental degradation, physical and chemical facto in water, and utilization of gastropod by 
society will give impact in distribution pattern, population size, morphology and genetic 
characteristic of the snail. This research aims to analyze the growth pattern and molecular aspect 
of Turbo setosus. The variable that examined is total weight and length, and cytochrome oxidase 
subunit one gene sequence. The growth factor of T. setosus is negative allometric, which means 
weight growth is slower than the length growth. The total length of cytochrome oxidase subunit 1 of 
these samples were 650 base pairs. Based on the DNA barcoding analysis, the sequence is 96.92% 
identic with the sequence of T. setosus in GenBank. The phylogenetic tree was reconstructed with 
neighbour-joining methods and 1000 replication bootstrap, show the clade grouping based on the 
similarity and genetic distance of the species. The sequence data is vital for species identification 
fast and accurately.   
  




Identifikasi morfologi dan genetik menjadi bagian penting dari setiap studi biologi maupun 
ekologi, degradasi lingkungan, faktor fisik-kimia lingkungan dan pemanfaatan gastropoda secara 
terus menerus akan mempengaruhi penyebaran, penurunan populasi, karakteristik morfologi dan 
juga karakter molekuler spesies. Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis pola pertumbuhan dan 
karakter molekuler Turbo setosus. Variabel yang diukur adalah berat total dan panjang total serta 
identifikasi molekuler dengan menggunakan gen sitokrom oksidase I. Pola pertumbuhan T. setosus 
adalah allometrik negatif yang berarti pertambahan berat lebih lambat dari pertambahan 
panjang. Hasil identifikasi dengan DNA barcoding diperoleh spesies T. setosus dengan panjang 
sekuen DNA 650 bp. Rekonstruksi filogenetik dengan metode Neighbor-Joining boostrap 1000x 
memperlihatkan pengelompokan sekuen berdasarkan kimiripan dan jarak genetik antar spesies. 
penting dalam identifikasi spesies secara cepat, tepat dan akurat. 
 





Gastopoda dan bivalvia banyak 
dimanfaatkan sebagai sumber bahan 
makanan dan protein bagi masyarakat 
(Saleky et al., 2016; Soeharmoko, 2010). 
Degradasi lingkungan, faktor fisika-kimia 
perairan, lingkungan dan pemanfaatan 
gastropoda secara terus menerus akan 
mempengaruhi penyebaran, (Ramesh & 
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Ravichandran, 2008; Rumahlatu dan 
Leiwakabessy, 2017), ukuran populasi (Putra, 
Zainuri, & Endrawati, 2014), karakteristik 
morfologi dan juga karakter molekuler spesies 
tersebut (Saleky et al., 2016). Keanekaragaman 
gastopoda yang tinggi  menimbulkan 
kesulitan dalam identifikasi spesies (Layton, 
Martel, & Hebert, 2014). 
 
Identifikasi morfologi dan genetik 
menjadi bagian penting dari setiap studi 
biologi maupun ekologi, sehingga perlu 
dilakukan identifikasi spesies secara cepat, 
tepat dan akurat (Galan, Mendez, & Cruz, 
2018; Layton et al., 2014). Salah satu kunci 
identifikasi gastropoda secara morfologi 
adalah bagian cangkangnya (Galan et al., 
2018). Selain itu, cangkang ini juga berperan 
penting sebagai perlindungan tubuhnya 
yang lunak dan juga perlindungan diri dari 
pemangsa (Sälgeback, 2006).  
 
Penggunaan karakter morfologi dalam 
mengidentifikasi spesies gastropoda sering 
kali terjadi kesalahan akibat adanya 
kemiripan morfologi maupun  warna (Rao et 
al., 2018). Selain itu, adanya struktur 
tambahan pada cangkang dan 
mereduksinya beberapa karakter cangkang 
(Karyanto & Indrowati, 2004) juga 
berkontribusi dalam kesalahan identifikasi 
secara morfologi. Penggunaan DNA 
barcoding sebagai alat dalam 
mengidentifikasi  spesies sangat penting 
ketika identifikasi dengan morfologi menemui 
kendala (Naseem & Tahir, 2018).  DNA 
barcoding telah banyak digunakan untuk 
melengkapi pendekatan morfologis dalam 
identifikasi spesies dan dalam merekonstruksi 
filogenetik (Hebert, Ratnasingham, & de 
Waard, 2003a; 2003b). Kompleksitas 
lingkungan mempengaruhi struktur genetik 
baik keragaman dan juga jarak genetik dari 
gastropoda (Arnaud et al., 1999). DNA 
barcoding sebelumnya telah dilakukan pada 
kelompok gastropoda Turbinidae seperti 
Turbo sparverius,  Turbo bruneus, Lunella sp. 
serta digunakan dalam menguji bahan 
makanan, mengidentifikasi parasit serta 
memantau perdagangan ilegal suatu spesies 
(Tahir & Akhtar, 2016). 
 
Kepala Burung Papua kaya akan 
sumberdaya alam yang memiliki berbagai 
jenis gastropoda, salah satunya yaitu bia 
mata bulan (Turbo sp.) (Saleky et al., 2016). 
Penelitian ini dilakukan untuk menginventarisir 
Turbo sp. di daerah Kepala Burung Papua 
(Headbird Seascape Papua). Data yang 
dihasilkan dapat menunjang kegiatan 
pengelolaan dan konservasi sumberdaya 
khususnya dalam menghadapi masalah - 
masalah lingkungan seperti fragmentasi 
habitat dan tekanan antropogenik (Layton et 
al., 2014). 
 
MATERI DAN METODE 
 
Sampel diambil di perairan Pulau 
Mansinam Kabupaten Manokwari Papua 
Barat (Gambar 1). Sampel dikoleksi pada 
malam hari saat terjadinya surut air laut 
dengan cara koleksi bebas. Jumlah sampel 
yang diambil adalah 123 individu.   
 
Identifikasi morfologi dilakukan dengan 
menggunakan buku identifikasi gastropoda  
Indonesian Shells I (Dharma, 1988) dan 
Recent & Fossil Indonesian Shell (Dharma, 
2005). Pengukuran morfometrik dilakukan 
dengan mengukur panjang cangkang dan 
berat total dengan menggunakan jangka 
sorong dan timbangan digital, dilanjutkan 
dengan pengambilan sampel jaringan 
(tissue) untuk analisis DNA. Sampel jaringan 
disimpan dan diawetkan menggunakan 
etanol 96% sampai digunakan.  
 
Analisis molekuler  
 
Genom DNA diambil dari bagian kaki 
perut T. setosus. Proses Isolasi DNA dilakukan 
dengan menggunakan DNA extraction kit 
(Qiagen kit, USA) dengan prosdeur standar 
dari produsen. Perbanyakan COI 
menggunakan Teknik polymerase chain 
reaction (PCR) dengan primer forward 
LCO1490 (5’-ggtcaacaaatcataaagatattgg-
3') dan primer reverse HCO2198 (5’-
taaacttcagg gtgaccaaaaaatca-3’) (Folmer 
et al, 1994). Reaksi PCR dilakukan dalam total 
volume 25 µl dengan jumlah template DNA 1 
- 4 µl. Profil suhu dalam proses PCR yaitu 
denaturasi 94oC, annealing 50oC, dan 
extension 72oC. Produk PCR dielektroforesis 
untuk dengan menggunakan gel agarosa 
1%, buffer TBE dengan tegangan 100-volt 
selama 30 menit. Pewarnaan DNA dilakukan 
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Gambar 1. Lokasi penelitian Morfogenetik Turbo setosus 
 
 
dengan menggunakan Etidium Bromida dan 
divisualisasi menggunakan UV transluminator. 
Sekuensing dilakukan dengan mengirim 




Panjang dan berat total adalah 
variabel terukur dalam penelitian ini. Analisis 
panjang-berat menggunakan uji regresi linear 
dengan menggunakan software Microsoft 
Excel 2010 dengan rumus: W = aLb yang 
mana W adalah berat tubuh (gram), L 
adalah panjang tubuh (mm) sedangkan nilai 
a dan b adalah konstanta.  
 
Data sekuen DNA dari dua rah yaitu 
forward dan reverse, disesuaikan dengan 
elektroferogram yang dihasilkan. Penjajaran 
(alignment) menghasilkan satu sekuens 
dengan urutan yang sama dan disimpan 
dalam format fasta. Sekuens dari semua 
sampel disejajarkan (alignment) dengan 
metode ClustalW (1.6) (Kumar, Stecher, & 
Tamura, 2016) dalam program MEGA 
(Moleculer Evolutionary Genetic Analysis) 6 
(Tamura et al., 2013). Data sekuen DNA 
dibandingkan dengan data GenBank 
(National Center for Biotechnology 
Information (NCBI) dengan aplikasi BLAST 
(basic local alignment search tools) (Morgulis 
et al., 2008) untuk menentukan spesies 
berdasarkan data pembanding yang 
tersedia di GenBank. Analisis DNA juga 
dilanjukan dengan menghitung jarak genetik 
antar spesies dan juga analisis pohon 
filogenetik Turbo sp. menggunakan metode 
Neighbor-Joining (NJ) (Saitou & Nei, 1987) 
dengan model Kimura 2-parameter, nilai 
bootstrap 1000x (Efron, Halloran, & Holmes, 
1996). 
 
HASIL DAN PEMBAHASAN 
 
Jumlah sampel gastropoda yang 
diambil dari Pulau Mansinam Kabupaten 
Manokwari Papua Barat sebanyak 123 
individu. Hasil identifikasi morfologi 
menunjukkan bahwa sampel tersebut adalah 
dari spesies Turbo setosus. Sampel ini memiliki 
operculum yang berwarna putih dengan 
corak hijau gelap. Cangkang bagian 
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dalamnya berwarna putih dan cangkang 
luar berwarna hijau kehitaman. Pada bagian 
luar cangkang terdapat lurik yang cembung 
sehingga mebuat cangkangnya seakan 
bergelombang kecil. Adapun foto morfologi 
dari sampel yang dianalisis yaitu disajikan 
pada Gambar 2.  
 
 
Gambar 2.  Bentuk Morfologi Turbo setosus 
 
Turbo setosus merupakan gastropoda 
laut yang termasuk dalam famili Turbinidae 
yang dimanfaatkan oleh masyarakat pesisir 
sebagai sumber makanan yang 
mengandung berbagai  protein dan mineral 
(Lestari, Azrianingsih, & Hendrian, 2018). 
Spesies ini, secara ekologi  menjadi bagian 
yang tidak terpisahkan dari rantai makanan 
yang ada di perairan (Srimariana, 2015). T. 
setosus kebanyakan hidup pada daerah 
intertidal berbatu (Baharuddin, Basir, & 
Zainuddin, 2019; Saleky et al., 2019).  
 
Hubungan Panjang Berat dan Pola 
Pertumbuhan 
 
Hasil pengukuran Panjang dan berat 
dari sampel T. Setosus, diperoleh nilai panjang 
total berkisar 32.27 - 60.02 mm dan berat total 
berkisar 10.9 - 67.29 gr. Hewan ini dapat 
mencapai ukuran 6 - 7 cm dan berada di 
perairan yang tenang (Dharma, 2005) dan 
dapat ditemukan pada daerah intertidal 
berbatu di pesisir utara. Spesies T. setosus 
sering ditemukan hidup bersama dengan 
spesies lain seperti T. sparverius dan T. bruneus 
(Saleky et al., 2019, 2016). 
 
Hasil perhitungan panjang berat T. 
setosus diperoleh persaman W = 0.00057L2.841  
dengan nilai R² = 0.953, dimana W adalah 
berat (gram) dan L adalah Panjang (cm). 
Hubungan panjang dan berat total T. setosus  
yang diperoleh menunjukkan hubungan linier 
dengan persamaan garis Y = 0.4898x + 30.229 
dengan nilai koefisien korelasi r = 0.976 dan 
nilai R² = 0.953 (Gambar 3). Berdasarkan nilai 
R² yang diperoleh menunjukkan bahwa 
kontribusi panjang cangkang terhadap berat 
adalah 0.953 %. Hubungan ini juga 
menunjukkan ukuran panjang cangkang 
dapat diduga dari ukuran  bobot tubuh. 
 
Pola pertumbuhan T. setosus dapat 
dilihat dari nilai b pada hasil regresi linear 
yaitu sebesar 2.841462 (<3) yang 
menunjukkan nilai yang lebih rendah dari 3. 
Hasil tersebut  mengindikasikan bahwa pola 
 
 
Gambar 3.  Regresi linear hubungan panjang-berat T. setosus 
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pertumbuhan relatif T. setosus yang dikoleksi 
dari Pulau Mansinam Manokwari adalah 
allometrik negatif yang dapat diartikan 
bahwa penambahan berat lebih lambat dari 
pada panjang. Pola pertumbuhan allometrik 
negatif juga ditemukan pada jenis T. bruneus, 
T. sparverius (Saleky et al., 2016), Modiolus 
modulaides (Zabarun, 2016) dan Strombus 
luhuanus (Jala, Haumahu, & Uneputty, 2014). 
Pertumbuhan gastropoda dicirikan dengan 
bertambahnya ukuran dan bobot yang 
dipengaruhi oleh berbagai faktor seperti 
makanan, jenis kelamin, faktor fisik-kimia 




DNA sekuens yang dihasilkan dari hasil 
amplifikasi dan sekuensing gen sitokrom 
oksidase I (COI) gastropoda yang dikoleksi di 
Pulau Mansinam Manokwari, Papua barat 
memiliki panjang sekuen DNA 650 pasang 
basa (pb). Hasil identifikasi dengan teknik 
DNA barcoding menunjukkan bahwa sampel 
dalam penelitian ini adalah spesies T. setosus 
dengan tingkat similaritas 95.85 - 96.92 % dan 
query coverage sebesar 100 % (Tabel 1).  
 
Semua sekuens gen COI dari sampel T. 
setosus tidak semuanya memiliki urutan basa 
nukleotida yang identik. Terdapat 10 titik 
perbedaan nukleotida yang ditemukan 
dalam sekuens tersebut (Tabel 3). Terdapat 8 
titik perbedaan yang terjadi akibat adanya 
mutasi dari basa A menjadi G atau 
sebaliknya, dan juga ditemukan 2 
perbedaan nukleotida yang diakibatkan oleh 
mutasi dari basa C menjadi T. Mutasi antara 
basa G dan A lebih banyak ditemukan pada 
sampel ini dari pada mutase antara A dan T. 
 
DNA barcoding menjadi teknik 
identifikasi spesies dan membantu 
mempercepat penemuan spesies baru (Tahir 
et al., 2016). Keragaman DNA mitokondria 
terutama disebabkan oleh tingkat mutasi 
yang tinggi dan memiliki implikasi potensial 
untuk morfologi dan evolusi (Fourdrilis, Martins, 
& Backeljau, 2018). Gen COI dapat 
digunakan sebagai marka gen dalam 
identifikasi dan taksonomi baik pada 
tingkatan populasi maupun spesies (Nuryanto 
& Solihin, 2006), dalam kegiatan pengelolaan 
dan juga konservasi spesies penting dari 
kepunahan (Ghosh et al., 2019). 
 
Kandungan nukleotida G+C dari 
seluruh sampel  T. Setosus rata rata sebesar 
36.95 % sedangkan  kandungan A+T sebesar 
63.05 % (Tabel 2). Kandungan A+T sampel ini 
lebih rendah dari pada kandungan G+C 
yang menjadikan sekuens ini mudah 
didenaturasi pada saat proses amplifikasi 
dengan menggunakan polymerase chain 
reaction. Suhu denaturasi yang digunakan 
dalam proses PCR sampel ini yaitu 94oC, yang 
termasuk dalam kategori relative rendah.  
 
Tabel 1. Hasil identifikasi dengan menggunakan BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) 
 
No Identifikasi spesies Lokasi Query Coverage (%) Hasil BLAST (%) 
1 Turbo setosus Pulau Mansinam, Manokwari 100 96.92 
2 Turbo setosus Pulau Mansinam, Manokwari 100 95.85 
3 Turbo setosus Pulau Mansinam, Manokwari 100 96.92 
4 Turbo setosus Pulau Mansinam, Manokwari 100 96.77 
 
 
Tabel 2. Komposisi nukleotida T. setosus asal Pulau Mansinam 
 
Spesies T (%) C  (%) A  (%) G  (%) C + G (%) A + T (%) 
Turbo setosus-1 39.4 16.1 23.4 21.1 37.2 62.8 
Turbo setosus-2 39.7 15.8 23.9 20.6 36.4 63.6 
Turbo setosus-3 39.4 16.1 23.4 21.1 37.2 62.8 
Turbo setosus-4 39.4 16.1 23.6 20.9 37 63 
Rata - rata 39.5 16.0 23.6 20.9 36.95 63.05 
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Tabel 3. Tabel mutasi gen COI yang menyebabkan polimorfisme dari 4 sampel T. setosus 
 
 68 146 197 254 370 476 500 503 554 629 
Turbo setosus (1) A G G G C A G G C G 
Turbo setosus (2) G A A A T G . A T A 
Turbo setosus (3) . . . . . . . . . . 
Turbo setosus (4) . . . . . . A . . . 
 
 
Sekuen DNA T. setosus  dapat 
mengalami perubahan yang disebut mutasi. 
DNA mitokondrai dan DNA inti memiliki laju 
mutasi yang berbeda yang dapat 
menggambarkan perbedaan aspek sejarah 
dan biologi populasi (Sunnucks, 2000). Mutasi 
gen dapat terjadi secara spontaneous 
mutation dan induced mutation yang dapat 
berdampak baik ataupun negatif yang 
dapat berupa transition ataupun mutasi  
transvertion  (Sobrizal, 2017). Mutasi antara 
basa G dan A, basa C dan T disebut sebagai 
mutase transisi karena terjadi antar basa purin 
dengan purin atau pirimidin dengan pirimidin. 
Mutasi transisi merupakan mutase yang sering 
terjadi dibandingkan dengan mutasi 
transversi, karena mutasi ini umumnya bersifat 
nonsynonymous. Perubahan nukleotida 
dapat terjadi akibat dari pola adaptasi 
organisme terhadap perubahan lingkungan 
(Prehadi et al., 2015). Terdapat beberapa 
jenis mutasi lain yang biasa terjadi pada 
makhluk hidup yaitu delesi, inversi, translokasi 
dan transposisi  (Nuryanto & Solihin, 2006). 
 
Analisis haplotype dari ke 4 sekuen DNA 
T. setosus diperoleh 3 haplotipe yang 
berbeda dengan keanekaragaman 
haplotype sebesar 0.83 (Tabel 4). 
Pengelompokan haplotype tersebut 
didasarkan pada adanya perbedaan urutan 
sekuens gen COI dari sampel yang dianalisis. 
Sampel satu dan tiga memiliki urutan sekuens 
yang 100% identik sehingga dapat 
dikelompokkan menjadi satu haplotype. 
Berbeda halnya dengan sampel 2 dan 4 
yang memiliki perbedaan nukleotida dari 
sampel 1 dan 3, sehingga dipisahkan menjadi 
haplotype tersendiri. 
 
Haplotype adalah sekelompok alel 
dalam suatu organisme yang diwarisi dari 
induk kepada keturunannya (Bergstrom, 
2001). Keragaman haplotype sangat penting 
bagi kehidupan kelompok organisme, karena 
memungkinkan suatu spesies dapat bertahan 
terhadap perubahan lingkungan. 
Keragaman genetik yang rendah 
meningkatkan risiko kepunahan karena 
mengurangi potensi spesies untuk 
beradaptasi dengan perubahan lingkungan 
(Hobbs, Herwerden, Jerry, Jones, & Munday, 
2013). 
 
Tabel 4. Daftar haplotipe gen COI dari 4 
sampel T. setosus 
 





Jumlah haplotype sangat dipengaruhi 
oleh jumlah sampel yang dianalisis, 
kemungkinan jumlah haplotype akan 
bertambah dengan bertambahnya jumlah 
sampel yang dianalisis. Hasil analisis juga 
memperlihatkan haplotype T. setosus  asal 
Pulau Mansinam berbeda dengan haplotype 
T. setosus yang dikoleksi dari Taiwan (Williams, 
2007). Kondisi tersebut dapat terjadi akibat 
tidak terjadinya aliran karakter genetik antar 
populasi T. setosus. Organisme laut seperti 
gastropoda cenderung menetap dan 
mengalami fase larva planktonik. Hal ini yang 
menyebabkan gastropoda cendrung 
memiliki struktur genetik yang lebih rendah 
dibandingkan dengan organisme yang aktif 
berpindah (Kyle & Boulding, 2000).  
 
Rekonstruksi pohon filogenetik T. setosus 
(Gambar 4) dibentuk dari 4 sekuen DNA T. 
setosus asal Pulau Mansinam dengan 
beberapa sekuen DNA dari GenBank dan 
Trochus niloticus (Geiger & Thacker, 2005) dan 
Trochus_maculatus (Kano, 2007) sebagai out 
grup. Informasi mengenai asal lokasi, nomor 
akses sekuens Genbank dan referensinya 
disajikan dalam Tabel 5. Pohon filogenetik 
membentuk 2 clade yaitu clade 1 terdiri atas 
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spesies T. setosus, T. sparverius dan T. bruneus 
dan clade 2 terdiri atas spesies T. marmoratus, 
T. revii, T. jourdani dan T. petholatus. T. setosus 
asal Mansinam juga membentuk clade yang 
sama dengan T. setosus asal Taiwan dengan  
nilai boostrap 100. 
 
Sejarah populasi dan spesies dari 
berbagai tingkat kehidupan dapat dipelajari 
dari pohon filogenetik berdasarkan data 
molekuler (Grande et al., 2004). Filogenetik 
merupakan  klasifikasi secara taksonomi  
spesies berdasarkan sejarah evolusi, analisis 
yang dilakukan berdasarkan analisis sekuen 
DNA spesies. Model matematika digunakan 
dalam menyimpulkan sejarah evolusi spesies 
melalui data molekuler (Yuan, Zhu, & Liu, 
2014). Tingginya nilai boostrap 
mempengaruhi rekonstruksi filogenetik yang 
terbentuk, semakin tinggi nilai boostrap maka 
semakin baik pohon yang terbentuk (Horiike 
et al., 2009). 
 
 
Gambar 4. Rekonstruksi pohon filogenetik dengan metode Neighbor-Joining menggunakan 11 
sekuen DNA dari GenBank dengan Trochus niloticus dan Trochus maculatus  sebagai 
out grup. 
 
Tabel 5. Sekuens gen COI dari GenBank NCBI yang digunakan dalam pembuatan pohon 
filogenetik 
 
No Species Lokasi Acc. GenBank Referensi 
1 T. bruneus Manokwari, Papua barat MK273558 (Saleky et al., 2016) 
2 T. bruneus Manokwari, Papua barat MK273557 (Saleky et al., 2016) 
3 T. bruneus Manokwari, Papua barat MK273556 (Saleky et al., 2016) 
4 T. setosus Taiwan AM403909 (Williams, 2007) 
5 T. sparveius Taiwan AM403911 (Williams, 2007) 
6 T. reevii Ogasawara Islands, Japan AB297736 (Nakano, Takahashi, & 
Ozawa, 2007) 
7 T. petholatus Japan AM403877 (Williams, 2007) 
8 T. jourdani Japan AM049382 (Williams & Ozawa, 2006) 
9 T. mamoratus Japan AM403895  (Williams, 2007) 
10 Trochus niloticus Moorea, French Polynesia AY923938  (Geiger & Thacker, 2005) 
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Tabel 6. Jarak genetik sekuens gen COI dari T. setosus 
 
Spesies 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 
Turbo setosus-1-
Mansinam  * 
* * * * * * * * * * * * 
Turbo setosus-2-
Mansinam 0.006  
* * * * * * * * * * * * 
Turbo setosus-3-
Mansinam 0.000 0.006  * 
* * * * * * * * * * 
Turbo setosus-4-
Mansinam 0.001 0.007 0.001  
* * * * * * * * * * 
AM403911.Turbo 
sparverius 0.053 0.049 0.053 0.052  * 
* * * * * * * * 
MK273557.Turbo 
bruneus 0.047 0.045 0.047 0.047 0.045  
* * * * * * * * 
MK273556.Turbo 
bruneus 0.048 0.046 0.048 0.047 0.046 0.001  * 
* * * * * * 
MK273558.Turbo 
bruneus 0.048 0.046 0.048 0.047 0.046 0.001 0.000  
* * * * * * 
AM403909.Turbo 
setosus 0.014 0.019 0.014 0.014 0.059 0.050 0.051 0.051  * 
* * * * 
AM049382.Turbo 
jourdani 0.072 0.070 0.072 0.071 0.064 0.058 0.059 0.059 0.076  
* * * * 
AM403877.Turbo 
petholatus 0.081 0.077 0.081 0.081 0.077 0.072 0.073 0.073 0.083 0.059  * 
* * 
AB297736.Turbo 
reevii 0.059 0.058 0.059 0.058 0.061 0.056 0.057 0.057 0.067 0.048 0.059  
* * 
AM403895.Turbo 
marmoratus 0.065 0.061 0.065 0.065 0.054 0.054 0.055 0.055 0.063 0.060 0.067 0.059  * 
AY923938.Trochu
s niloticus 0.100 0.099 0.100 0.100 0.104 0.096 0.095 0.095 0.105 0.108 0.107 0.099 0.091  
AB365224.Trochu
s_maculatus 0.126 0.129 0.126 0.125 0.122 0.127 0.126 0.126 0.128 0.136 0.119 0.123 0.136 0.119 
 
 
Jarak genetik antar individu T. setosus 
asal Pulau Mansinam sebesar 0 – 0.7 %, 
sedangkan jarak genetik T. setosus asal Pulau 
Mansinam dengan T. setosus asal Taiwan 
berkisar 1.4 – 1.9 %. Jarak genetik rata-rata 
semua sampel sebesar 6.7 %. Jarak genetik 
dalam spesies yang sama adalah kurang dari 




Pertumbuhan dari T. setosus yang 
diambil dari daerah adalah alometrik negatif, 
artinya pertumbuhan Panjang tubuhnya lebih 
cepat dari pada berat tubuhnya. Data 
sekuens gen COI yang diperoleh memiliki 
Panjang 650 pasang basa dan memiliki 
kemiripan antara 95.85 - 96.92% dengan 
sekuens T. setosus dari GenBank. Pohon 
filogenetik menunjukkan bahwa sekuens T. 
setosus asal pulau Mansinam berada dalam 
satu kelompok dengan T. setosus dari 
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